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High resolution X-ray structural analysis of mitochondrial complex IV  
(cytochrome c oxidase) 
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った。これまで得られた結晶構造はすべて、pH が 6.0 以下での構造であったが、フッ素化界面活性剤
を用いることにより中性領域での結晶化が可能となり、その pH 領域での構造を酸化型及び還元型につ
いて明らかにし報告した。SACLA のフェムト秒 X 線レーザーを用いた結晶構造解析で放射線損傷の




Ⅱ チトクロム cと複合体Ⅳの複合体の X線結晶構造解析 
X-ray structural analysis of cytochrome c and cytochrome c oxidase complex 
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Structural and Functional Studies on Respiratory Supercomplex 
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Ⅳ 複合体Ⅴ（FoF1-ATP 合成酵素）複合体Ⅰ(NADH 還元酵素)
の構造研究 






文としてまとめて報告した。両者ともに 45 種類、17 種類の全てのサブユニットを持ち、特異的阻害剤
であるピエリシジン A とオリゴマイシンによる阻害を受ける構造の損傷を受けていない。両者からは
二次元結晶を得ることができた。これまでにまだ全体構造と膜中構造の詳細な報告がない、複合体Ⅴ
については、凍結保存している標品から Fo 部分の単離精製、そして 3 次元結晶化の試みを開始した。 
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    生物機能メカニズムの理論解析および 
新規理論解析技術の開発 
 
Theoretical studies of functional mechanisms based on  
3D molecular and electronic structures of biological macromolecular systems 
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ル・クラスタに水酸基が結合していない場合には，LUMO はひとつの Fe 原子（Fe4）に局在化
するのに対して，水酸基が Fe 原子（Fe1）に結合すると，その近傍に存在する２個の硫黄（S）
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Theoretical analysis of biological functional mechanisms 
employing ab initio molecular dynamics calculations 
「ab initio 分子動力学計算による生物機能メカニズムの理論解
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